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プライマーを設計した（図 2，表 1）． 
 
  PCR (Polymerase chain reaction, DNA の増幅操
作)は，以下の条件で行った．各イネ葉身から抽出し
たDNA 0.4 μgに，10 μMプライマーを各 1 μL，
10 X Expand Long Template Buffer 1（Roche）を
1 μL，2.5 mM dNTPs を 0.8μL，Expand Long 
Template Enzyme mix （Roche） 0.25μL（1.25 
U）を混合した．サーマルサイクラーを用いて 94 °C， 
3分を 1サイクル， 94 °C， 30秒， 62 °C , X
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X秒，68 °C, 5分（X秒は、1サイクル当たり 10
秒ずつ伸長時間を延長）を 25サイクル行った．増














いた PCRでは，Tos17が挿入されていれば 2,080 bp
の断片が増幅するが，挿入されていなければ，増幅
されない．一方，②と④のプライマーを用いた PCR
では，Tos17 が挿入されていなければ，約 1,240 bp
の断片が増幅するが，約 4100 bpの Tos17が挿入さ
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Rice starch is the greatest source of carbohydrates for the Japanese. At Akita Prefectural University, we have studied starch biosynthesis
mechanisms using rice since 1999. The isolation and collection of rice mutant lines related to starch biosynthesis genes and the analyses of their 
starch structure, physicochemical properties, and physiological biochemistry have contributed to the understanding of rice starch biosynthesis. 
During these processes, we found unique starch properties in isolated mutant rice lines. Therefore, we also researched their application for 
practical use. In the present study, we introduced the molecular marker selection method for breeding novel rice cultivars. This method can also 
be used in genetic screening to identify novel rice cultivars with unique starch properties.
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